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LA GÉNOMIQUE : UN OUTIL PERFORMANT POUR UNE GESTION
INTÉGRÉE DE L’ÉLEVAGE, DE L’ENTRAÎNEMENT ET DE LA SANTÉ
DES CHEVAUX
GENOMICS: AN EFFECTIVE TOOL FOR AN INTEGRATED
MANAGEMENT OF EQUINE BREEDING, TRAINING AND HEALTH
Par Laurent SCHIBLER(1)
(Communication présentée le 12 avril 2012)
La génomique étudie la structure, le fonctionnement et l’évolution des génomes par des approches
globales et systématiques. Elle se subdivise en deux disciplines : la génomique structurale qui étudie
l’architecture et l’évolution des génomes et la génomique fonctionnelle qui vise à caractériser la régu-
lation de l’expression du génome. Les connaissances et les outils technologiques qui en découlent peu-
vent aujourd’hui trouver de multiples applications dans la filière équine, qu’il s’agisse du dépistage
d’affections génétiques, de l’identification d’individus prédisposés à diverses maladies, de la gestion
de l’entraînement ou de l’amélioration génétique de la population. Dans tous les cas, les vétérinaires
équins ont évidemment un rôle essentiel à jouer pour mettre en place et promouvoir ces recherches
dont ils seront par ailleurs les principaux bénéficiaires. En effet, qui mieux que les vétérinaires sont
capables de tirer pleinement parti de ces informations génomiques pour prodiguer un conseil géné-
tique, proposer des adaptations pertinentes de la conduite des élevages ou élaborer des stratégies
de traitement novatrices?
Mots-clés : Génomique, conseil génétique, médecine personnalisée, physiopathologie moléculaire.
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Genomics is a scientific discipline concerned with the study of genome structure, function and evo-
lutionary changes. The field relies on systematic approaches to study the genome architecture and
DNA sequence (structural genomics) as well as the regulation of genome expression (functional
genomics). Resulting knowledge and technological tools may find numerous applications in the equine
industry, such as genetic disease screening, identification of animals susceptible to various diseases,
training management as well as genetic improvement and breeding.
Equine veterinarians have a major role to play in the design and implementation of such work, which
in turn should also provide new opportunities. Indeed, veterinarians may benefit from this genomic
information to develop genetic counselling, to suggest relevant changes in breeding practices or to
design novel treatment strategies.
Keywords: genomics, genetic counselling, personalised medicine, molecular pathophysiology.
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Figure 1 : la génomique étudie la structure et le fonctionnement des génomes.
INTRODUCTION
Le génome et la génomique
L’information héréditaire définissant les caractéristiques biologiques
d’un organisme eucaryote est portée par ses chromosomes et est
codée dans l’ADN. Cet ADN se compose d’un enchaînement de
quatre types de molécules appelées nucléotides: l’adénine (A), la
guanine (G), la cytosine (C) et la thymine (T). Comme une série
de lettres forme un mot, certaines séquences de nucléotides ont
une signification fonctionnelle et constituent les gènes.
La traduction des ADN codants en protéines passe par une phase
de transcription de l’ADN en ARN. Les protéines ainsi syn-
thétisées remplissent des rôles variés de structure, de transport,
de communication, de défense, etc.. D’autres gènes spécifient
la synthèse de divers ARN impliqués dans la machinerie de tra-
duction ou la régulation de l’expression génique.
L’ensemble du patrimoine génétique d’un individu constitue son
génome. Toutes les cellules d’un organisme possèdent le même
génome, mais cette information s’exprime différemment selon
les tissus, sous l’effet de divers mécanismes de régulation.
L’ADN peut subir des changements (mutations) sous l’effet, par
exemple, d’agents extérieurs (UV, radioactivité, produits chi-
miques…). Les mutations ponctuelles modifiant un seul nucléo-
tide sont appelées polymorphisme SNP (Single-Nucleotide
Polymorphism). Les mutations créent des versions différentes d’un
même gène (allèles) et peuvent parfois en modifier la fonction.
Les mutations apparues dans les cellules germinales sont trans-
mises à la descendance, contrairement aux mutations soma-
tiques. L’ensemble des allèles constitue le génotype. L’interaction
génotype et environnement conditionne les caractéristiques de
l’organisme (phénotype).
La génomique est ainsi la science qui étudie la structure, le fonc-
tionnement et l’évolution des génomes par des approches glo-
bales et systématiques, en bénéficiant de technologies d’ana-
lyse à haut débit.
Elle comporte :
1) la génomique structurale qui étudie l’architecture et l’évo-
lution des génomes et dont l’objectif est l’obtention de la
séquence du génome ;
2) la génomique fonctionnelle qui vise à déterminer la fonction
et l’expression des gènes en caractérisant l’ensemble des trans-
crits (transcriptome) et des protéines (protéome), ainsi que
les éléments de leur régulation (figure 1).
Les méthodes et les outils de la génomique
La génomique utilise le cadre conceptuel de la génétique en appor-
tant des outils moléculaires d’analyse à haut débit. Les puces de
génotypage permettent ainsi de révéler le polymorphisme géné-
tique et de suivre la co-ségrégation des allèles parentaux et des
caractères dans des approches de cartographie génétique (clonage
positionnel). Les puces d’expression permettent de mesurer
simultanément l’expression de l’ensemble de gènes de l’organisme.
Les nouvelles générations de séquenceurs (NGS) permettent de
séquencer en parallèle plusieurs milliards de petits fragments et
de produire ainsi, en moins de 15 jours, l’équivalent de quelques
centaines de génomes (figure 2).
GÉNOMIQUE ET DÉPISTAGE DES
AFFECTIONS GÉNÉTIQUES
L’identification des gènes responsables
d’affections monogéniques
L’identification des mutations responsables d’affections mono-
géniques (dues à un seul gène) constitue historiquement la 
première application des travaux de génomique. Une 
quinzaine de gènes a d’ores et déjà été identifiée (tableau 1)
et plusieurs programmes sont en cours au niveau international
(http://dga.jouy.inra.fr/horse.genomics/hgpprojects.html).
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Figure 2 : les principaux outils de la génomique
Maladie
génétique Description Gène Marqueur Méthode Source
HYPP (D) Hyperkaliémie périodique paralysante SCN4A Pathologie comparée Liaison
Rudolph et al. 1992a. ; 
Rudolph et al. 1992b
OLWS (R) Syndrome létal du poulain blanc Overo EDNRB Pathologie comparéeAssociation
Metallinos et al. 1998 ; 
Santschi et al. 1998 ; 
Yang et al. 1998
SCID (R) Immunodéficience sévère combinée PRKDC LiaisonCandidats
Bailey et al. 1997 ;
Shin et al. 1997 ; 
Bernoco & Bailey
JEB-H (R) Epidermolyse bulleuse jonctionnelle (Herlitz) LAMC2 Pathologie comparéeAssociation
Spirito et al. 2002 ; 
Milenkovic et al. 2003 ; 
Graves et al. 2009




Lieto & Cothran 2003 ; 
Graves et al. 2009
GBED (R) Déficience en enzyme branchante du glycogène GBE1 PhysiopathologieAssociation
Valberg et al. 2001 ; 
Ward et al. 2004
MH (D) Hyperthermie maligne RYR1 AssociationCandidats Aleman et al. 2004
HERDA (R) Hyperélastose cutanée PPIB Homozygozity mapping Tryon et al. 2007
PSSM (D) Myopathie à stockage de polysaccharide GYS1 Association pangénomique McCue et al. 2008 ; Herszberg et al. 2009
Mélanome (D) Prédisposition au mélanome STX17 LiaisonAssociation Rosengren Pielberg et al. 2008
MCOA (C) Anomalies oculaires congénitales multiples Marqueurs Liaison Andersson et al. 2008
CSNB (R) Cécité nocturne congénitale non évolutive (TRPM1) LiaisonAssociation Bellone et al. 2010
LVS (R) Syndrome du poulain lavande MYO5A Association pangénomique Brooks et al. 2010
CA (R) Abiotrophie cérébelleuse MUTYH LiaisonHomozygozity mapping Brault et al. 2010
Myotonia (R) Myotonie congénitale CLCN1 Candidats Wijnberg et al. 2011
Mode de transmission : dominant (D), récessif (R) ou codominant (C).
Tableau 1 : Gènes responsables de maladies génétiques.
Le clonage positionnel des affections à déterminisme dominant
(une seule copie mutée entraîne l’apparition des symptômes)
nécessite des dispositifs de quelques centaines d’animaux répar-
tis en quelques grandes familles. L’hyperkaliémie périodique para-
lysante (HYPP), observée dans la race Quarter Horse, est une
illustration de ce type d’affection sélectionnée involontairement
parce qu’associée à une hypertrophie musculaire recherchée par
les éleveurs. Les chevaux malades sont porteurs d’une mutation
dans le gène SCN4A codant une glycoprotéine essentielle à l’ac-
tivation électrique des cellules musculaires (canal sodique). Ils
présentent, dans certaines conditions, une faiblesse musculaire
et des tremblements pouvant aller jusqu’à la paralysie.
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Les affections récessives sont plus insidieuses : les animaux por-
teurs d’un seul allèle défavorable sont sains et seuls leurs des-
cendants homozygotes pour l’allèle défavorable sont malades.
L’identification des bases moléculaires de telles maladies s’avère
particulièrement efficace et requiert l’analyse d’une dizaine d’in-
dividus atteints. Une délétion dans le gène de la myosine Va
(MYO5A) a ainsi pu être été identifiée en analysant six pou-
lains de race arabes atteints du syndrome du poulain lavande
(Lavender Foal Syndrom) et 30 collatéraux sains.
Un déficit d’informations épidémio-
génétiques
Peu d’anomalies génétiques sont décrites chez le cheval en com-
paraison des autres espèces. La base Online Mendelian Inheritance
in Animals (OMIA) recense ainsi uniquement 26 anomalies
mendéliennes chez le cheval contre plus de 120 chez le bovin
et plus de 200 chez le chien. Les gènes responsables ont été iden-
tifiés dans près de la moitié des cas (Finno et al. 2009).
La sélection sur les performances sportives, privilégiant les indi-
vidus présentant une santé et une conformation irréprochables,
est souvent invoquée pour expliquer ces chiffres. Cependant,
de nombreuses affections résultent de mutations de novo (se pro-
duisant lors de la formation des gamètes) et devraient donc être
répertoriées chez le cheval. Leur absence dans OMIA suggère
ainsi plutôt un déficit de signalement et de recueil des infor-
mations, entraînant une méconnaissance du déterminisme
génétique de nombreuses maladies. Ce déficit explique le
faible nombre de gènes identifiés chez le cheval, alors que dans
le même temps, ~ 1700 gènes ont été identifiés chez l’homme.
L’opportunité du conseil génétique
Loin de jeter le discrédit sur certaines filières ou certaines lignées,
la génomique peut fournir des outils permettant de faire face
en toute sérénité à l’émergence de certaines affections hérédi-
taires. Des tests génétiques commerciaux, réalisés à partir
d’une simple prise de sang, permettent le dépistage précoce des
animaux porteurs. Dans le cas des pathologies récessives, le
dépistage permet de mettre en œuvre un simple conseil géné-
tique, véritable alternative à l’éradication. En effet, éviter les
accouplements à risque permet de réduire l’incidence de la
pathologie, sans pour autant perdre les qualités génétiques des
animaux porteurs (figure 3).
La connaissance précoce d’une prédisposition génétique à une
maladie peut également permettre de prévenir sa survenue, en
adaptant la conduite des animaux (régime alimentaire, type
d’exercice…). Par exemple, il est possible de réduire les crises
d’HYPP en réduisant la teneur en potassium de la ration, en pri-
vilégiant un entraînement modéré régulier et en évitant d’ex-
poser les chevaux au froid.
Les praticiens vétérinaires équins ont un rôle central à jouer dans
ce type d’application. D’une part, leur apport est essentiel pour
mettre en place et promouvoir ces recherches. Il serait judicieux
d’effectuer, par exemple, de façon plus systématique des études
relatives à l’épidémiologie et au déterminisme génétique, d’au-
tant que la prévalence des affections récessives risque d’augmenter
dans les races de petit effectif, du fait de l’augmentation de la
consanguinité. D’autre part, les praticiens vétérinaires équins pres-
cripteurs de tests génétiques pourraient développer une activité
de conseil génétique. Le modèle économique reste à construire,
tout comme la formation et l’information des praticiens.
GÉNOMIQUE, DIAGNOSTIC ET MÉDECINE
PERSONNALISÉE
La prédisposition aux affections complexes
De nombreuses affections présentent une composante génétique,
mais sont dites complexes car déterminées par de nombreux fac-
teurs génétiques et environnementaux qui, pris isolément, ont
des effets modestes sur le risque d’apparition des symptômes. La
génomique peut permettre d’identifier des biomarqueurs liés à
la prédisposition : marqueurs génétiques, protéines circulantes,
niveaux d’expression de gènes… Ces informations ouvrent la
voie à la « génomique personnalisée », c’est-à-dire à une pré-
diction individuelle du risque. Par exemple, suite aux nom-
breuses études menées chez l’Homme, et bien qu’elles s’appuient
Figure 3 : Le conseil génétique permet d’éviter les accouplements à risque.
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sur des données encore largement préliminaires, des sociétés
comme 23andMe, Navigenics ou deCODE Genetics proposent
à chacun, moyennant de 500 à 2000$, d’analyser le risque de
survenue de diverses maladies (cancers, diabète, maladies car-
diovasculaires…) à partir d’un simple frottis buccal.
Quelques études des déterminants génétiques d’affections
équines complexes sont en cours de par le monde. Citons le pro-
gramme de recherche des déterminants génétiques de l’ostéo-
chondrose dans la race Trotteur Français, mené conjointement
par l’École nationale vétérinaire d’Alfort, le Centre d’Imagerie
et de Recherche sur les Affections Locomotrices Équines
(CIRALE), l’Institut national de la Recherche agronomique et
l’Institut français du cheval et de l’équitation (IFCE), projet
GenEquin, financé par l’Agence nationale de la recherche, l’IFCE
et le fonds Éperon. Le génotypage et le phénotypage de 300 che-
vaux atteints et 300 chevaux sains a mis en évidence de nom-
breuses régions ayant chacune un effet faible : les principaux
allèles de prédisposition augmentent ainsi chacun d’un facteur
trois le risque de survenue d’ostéochondrose. Une meilleure
connaissance de la physiopathologie et une meilleure définition
des entités nosologiques permettraient indubitablement d’amé-
liorer la précision du phénotype et donc la prédiction. Les vété-
rinaires ont ainsi un rôle important à jouer. C’est également tout
l’intérêt du programme ANR BIOCART, focalisé sur la com-
paraison histologique des lésions et l’analyse de l’expression des
gènes dans le cartilage et l’os sous-chondral non lésés de che-
vaux sains et atteints d’ostéochondrose. L’intégration des deux
approches cartographique et fonctionnelle permettra d’améliorer
la compréhension de la physiopathologie moléculaire.
Les génomiciens ont encore de gros progrès méthodologiques
à réaliser pour améliorer la qualité et la précision des prédic-
tions, mais le concept répond à une attente de la filière équine
dans la prévention des affections. Le développement de ces
approches ne pourra cependant s’envisager qu’à la faveur
d’études transversales intégrant génomique, zootechnie et
recherche clinique. En effet, la prédiction individuelle n’aura
d’intérêt que si elle est couplée à des préconisations permettant
de prévenir l’apparition de la maladie. En ce sens, les cliniciens
et praticiens vétérinaires équins ont un rôle essentiel car qui
mieux qu’eux sont capables de proposer des adaptations perti-
nentes de la conduite des élevages ou d’élaborer des stratégies
novatrices de traitement au vu de l’information génomique ?
Des outils de diagnostic et de pronostic
L’avènement de la génomique, du séquençage à haut débit et de
la métabolomique a engendré un regain d’intérêt pour la décou-
verte et l’utilisation de biomarqueurs génomiques chez l’homme,
comme en témoignent les nombreuses publications, congrès et
conférences sur ce thème (Chin et al. 2011 ; Simon 2011 ;
Apple et al. 2012; Sandoval & Esteller, 2012). Définis comme
des caractéristiques biologiques mesurées objectivement et éva-
luées comme indicateur d’un processus biologique normal, ou
pathologique ou de réponses pharmacologiques à une interven-
tion thérapeutique, les biomarqueurs apportent une facilité
d’accès à de nouveaux dosages et laissent entrevoir de significa-
tives améliorations dans la détection précoce de maladies, le suivi
des traitements, le pronostic ou les études de toxicité. Ils sont à
la base du « théranostic », discipline née du mariage de la thé-
rapie et du diagnostic. Ils s’inscrivent dans une démarche de stra-
tification des patients et de médecine personnalisée, permettant
d’adapter les traitements à différents sous-groupes de patients par-
tageant des caractéristiques communes. Ces approches sont
particulièrement développées dans le domaine de l’oncologie
(cancers de la prostate, du sein, du poumon, du colon et du
rectum), dans le but de classer et stratifier les types de tumeurs,
pour mieux prédire leur évolution, adapter les traitements et pré-
dire les risques de rechute. Ainsi, les profils d’expression des
tumeurs permettaient de distinguer les patients atteints de deux
sous-types particuliers de lymphome (Golub et al. 1999) ou d’af-
finer la typologie des tumeurs (Garber et al. 2001) afin de défi-
nir la stratégie thérapeutique la plus adaptée. L’intérêt se porte
actuellement, sur les micro-ARN car le sérum et le plasma
contiennent de grandes quantités de miARN dérivés de différents
tissus ou organes (Chen et al. 2008). Ces miARN constituent ainsi
d’excellent biomarqueurs non invasifs, utilisés en pronostic
chez l’homme, non seulement dans les cas de cancer, mais éga-
lement d’autres affections comme l’arthrose, le diabète ou les myo-
pathies.
La recherche, par séquençage, de réarrangements chromoso-
miques propres à chaque type de tumeur permet de traquer et
de suivre l’évolution des cellules cancéreuses ou des tumeurs,
de manière à évaluer l’efficacité d’une exérèse ou d’une chi-
miothérapie (Leary et al. 2010). Plus récemment, deux études
ont montré l’intérêt du séquençage complet du génome de
patients atteints d’un cancer (Link et al. 2011 ; Pasche &
Absher, 2011; Welch et al. 2011). Dans le premier cas, une nou-
velle mutation génétique a été identifiée chez une patiente souf-
frant d’une leucémie agressive, ce qui a conduit les médecins
à renoncer à une greffe de moelle osseuse et pratiquer une chi-
miothérapie ciblée. Dans le second cas, une nouvelle mutation
du gène TP53 a été identifiée chez une patiente décédée d’un
cancer du sein, de l’ovaire et d’une leucémie, conduisant les
médecins à proposer un test génétique à ses enfants.
Des approches similaires pourraient également se développer
chez le cheval où les contraintes du contrôle antidopage
accroissent l’intérêt pour une thérapeutique plus ciblée et plus
efficace. La recherche de biomarqueurs est déjà réalisée depuis
de nombreuses années, en se focalisant principalement sur
quelques protéines « candidates » connues (produits de synthèse
(2) Ou maladie du lundi, caractérisée par une augmentation dans le sang des enzymes musculaires, la libération de myoglobine, par une inflammation ou une nécrose des
cellules musculaires de type II.
(3) Caractérisée en histopathologie par le stockage élevé du glycogène dans les cellules musculaires au sein de nombreuses vacuoles et sous forme d’inclusions PAS-positives
situées sous le sarcolemme.
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ou de dégradation de la matrice cartilagineuse comme bio-
marqueurs de maladies ostéoarticulaires par exemple). Les
techniques de protéomique permettent une identification sans
à priori et de façon exhaustive. Une recherche de biomarqueurs
en relation avec les rhabdomyolyses récidivantes à l’effort2
(RER) a ainsi été réalisée par électrophorèse bidimensionnelle
(2-DE), montrant neuf protéines sur-exprimées et quatre sous-
exprimées dans des biopsies de muscle de chevaux atteints de
RER (Bouwman et al. 2010). De même, une étude de 10
miARN a été réalisée sur des biopsies de muscle de cob normand
(sains ou atteints de myopathie par rétention de polysaccharide3
ou PSSM) et de trotteur français (sains ou atteints de RER). Elle
a montré des différences d’expression entre races, ainsi que des
profils d’expression caractéristiques de chaque myopathie
(Barrey et al. 2010). Cette information pourrait être utilisée dans
l’établissement du diagnostic différentiel et ainsi contribuer à
améliorer la définition des entités nosologiques. Des profils plas-
matiques obtenus par spectrométrie de masse pourraient éga-
lement être utilisés afin de confirmer ou de préciser un diagnostic
d’intoxication par le séneçon jacobée, par exemple, (Moore et
al. 2008) ou d’infection (Chaussabel et al. 2010).
Par ailleurs, les séquences nucléotidiques spécifiques de patho-
gènes constituent autant de biomarqueurs génomiques utilisables
à des fins de diagnostic des maladies infectieuses. L’utilisation
de biopuces pourrait permettre de détecter par hybridation plu-
sieurs dizaines de séquences spécifiques de pathogènes et de
conclure à une contamination ou une infection, même très
faible. À la faveur de la baisse du coût des techniques, le séquen-
çage de nouvelle génération (Next-generation sequencing ou
NGS) pourrait trouver des applications dans le suivi global de
l’état sanitaire des animaux par des approches de métagéno-
mique : diagnostic des maladies infectieuses et des parasitoses,
étude des écosystèmes bactériens de la flore intestinale en lien
avec l’âge, l’alimentation ou la maladie… Le développement
en routine de telles approches révolutionnera le secteur des labo-
ratoires d’analyses, dont l’activité devra intégrer des compétences
afin de gérer et traiter la masse de données génomiques produites.
La recherche de traitements innovants
L’observation de signatures génomique d’un état physiopa-
thologique peut s’avérer utile pour l’identification de nouvelles
molécules thérapeutiques (figure 4). En effet, la mise en évi-
dence, au cours d’un screening pharmacologique in vitro, de com-
posés produisant des signatures inverses à celles observées
dans le tissu pathologique permet d’identifier des molécules can-
didates, susceptibles de contrecarrer les effets négatifs de la mala-
die. Une preuve de ce concept a été apportée récemment dans
le cas d’une atrophie musculaire chez la souris (Kunkel et al.
2011). L’équipe a en effet identifié plusieurs composés naturels
susceptibles de favoriser la croissance musculaire et de limiter
l’atrophie. L’étude détaillée de l’un de ces composés, l’acide urso-
lique, a démontré son effet sur l’hypertrophie musculaire in vitro
et in vivo. Dans un contexte de marché du médicament vété-
rinaire très segmenté, faible en comparaison de celui du médi-
cament humain et fortement contraint par la réglementation
et les coûts, la génomique pourrait permettre à l’industrie
pharmaceutique de mieux valoriser la pharmacopée existante
en identifiant de nouvelles indications.
GÉNOMIQUE ET GESTION DE
L’ENTRAÎNEMENT
La caractérisation des aptitudes
L’aptitude sportive constitue un caractère synthétique com-
plexe, abordé par la mesure de plusieurs critères : le modèle, les
allures et les performances en compétition. Obtenir une infor-
mation fiable sur le potentiel génétique d’un cheval est long,
puisqu’il faut attendre de pouvoir observer ses performances,
voire les performances de sa descendance pour déterminer s’il
possède une combinaison favorable d’allèles des gènes d’inté-
rêt. La génomique appliquée à l’analyse des performances et à
la physiologie de la réponse à l’entraînement permet non seu-
lement d’identifier des gènes clés ayant un rôle crucial, mais
également d’évaluer directement les allèles transmis par les
parents pour obtenir une caractérisation dès la naissance du
poulain.
Une étude transcriptomique comparée avant et après 10 mois
d’entraînement a été réalisée en 2010 sur le muscle, montrant
une diminution de l’expression de 58 gènes, dont le gène
codant la myostatine (McGivney et al. 2010), une pro-
téine régulant négativement la masse musculaire.
Une recherche de polymorphisme par séquen-
çage du gène équin, ainsi qu’une analyse d’as-
sociation pangénomique, ont montré qu’un
polymorphisme C>T dans l’intron 1 du gène
était associé aux aptitudes sportives : les che-
vaux C/C sont plus doués pour les courses
rapides (sprinters), les individus T/T ont plus
d’endurance et gagnent les courses de fond
(stayers), alors que les hétérozygotes C/T peu-
vent être d’excellents milers. Equinome, une
Figure 4 : Signatures génomiques et screening pharmacologique.
Bull. Acad. Vét. France — 2012 - Tome 165 - N°3  http://www.academie-veterinaire-defrance.org/ 203
COMMUNICATION
firme de biotechnologie irlandaise, commercialise depuis 2010
un test génétique (Speed Gene test) permettant aux propriétaires
et entraîneurs de chevaux de course de déterminer la distance
optimale de course de leurs poulains et d’orienter en consé-
quence leur l’entraînement. Plus de 2500 chevaux ont depuis
été analysés et un test complémentaire est proposé depuis fin
2011, qui analyse différents panels de 80 variants supplémen-
taires en fonction du génotype myostatine.
L’analyse globale du génome permet de s’affranchir de la
connaissance préalable des gènes clés en exploitant la totalité
des 74.000 marqueurs génétiques disponibles sur la puce de géno-
typage équine. Cette caractérisation génomique repose sur le
génotypage et le phénotypage d’une population de référence,
afin d’établir des équations de prédiction appliquées au reste de
la population, après génotypage, pour évaluer le potentiel des
animaux non phénotypés. Des résultats encourageants ont été
obtenus en Concours de Saut d’obstacle (CSO) à la faveur du
projet JumpSNP financé par l’IFCE, l’INRA et le Fonds Eperon.
Ces informations peuvent être utilisées dans un but d’amélio-
ration génétique des populations (indices génomiques), mais éga-
lement individuellement, afin de mieux valoriser les chevaux
par une meilleure gestion de leur carrière et un management
adapté.
Des biomarqueurs pour le suivi de l’état
physiologique et le contrôle antidopage
Les profils d’expression génique obtenus par transcripto-
mique permettent également d’identifier des groupes de gènes
présentant des signatures spécifiques d’un état physiologique.
Des applications sont envisageables chez le cheval afin d’iden-
tifier des signatures en relation avec la réponse à l’entraîne-
ment ou la récupération après exercice. Une analyse trans-
criptomique comparée des leucocytes de 10 chevaux
d’endurance de haut niveau, avant et après la course, a ainsi
mis en évidence une réponse inflammatoire aiguë après l’ef-
fort (Capomaccio et al. 2010), phénomène bien connu des
physiologistes de l’exercice. De façon surprenante, cette
inflammation qui normalement perdure plusieurs jours dimi-
nue rapidement après 24 heures chez ces chevaux de haut
niveau. Des analyses complémentaires sont requises pour
vérifier si ce retour rapide à l’homéostasie est une réponse adap-
tative à l’entraînement ou une caractéristique particulière des
animaux de haut niveau.
L’identification par la génomique de biomarqueurs en relation
avec la réponse à l’entraînement pourrait permettre une
meilleure gestion du travail des chevaux, en réduisant les
risques d’affections liées au surentraînement ou à la fatigue.
Dans le même ordre d’idée, il est possible d’identifier des
signatures génomiques de dopage, sachant que la plupart des
molécules dopantes agissent globalement sur les mêmes voies
métaboliques. Dans ce cas, l’objectif du contrôle n’est plus la
mise en évidence de la molécule, mais l’identification de son
effet global. Des analyses par spectrométrie de masse sont uti-
lisées afin d’effectuer un suivi longitudinal et détecter les effets
d’un éventuel dopage (Barton et al. 2009). Des signatures
d’expression de gènes ou de miRNA sont d’ores et déjà testées
(Bailly-Chouriberry et al. 2010) et pourraient permettre de cou-
pler test antidopage et contrôle d’identité génétique à partir du
même prélèvement, évitant ainsi les contestations portant sur
une hypothétique inversion de tube.
Nutrigénomique et optimisation de la
nutrition
La nutrigénomique étudie l’impact des nutriments sur l’ex-
pression du génome et l’impact du polymorphisme de l’ADN
sur les besoins nutritionnels. Chez l’homme, la société Dnadiet
propose, par exemple, d’établir un régime alimentaire per-
sonnalisé, censé prévenir l’apparition de maladies métabo-
liques, en fonction du profil nutrigénomique du sujet. Chez
le cheval, l’objectif serait par exemple d’identifier des éléments
nutritifs pouvant influer sur l’expression des gènes en lien avec
les performances (sportives, reproduction…) ou la santé. La
connaissance de tels nutriments ouvre la voie à la commer-
cialisation de nouvelles générations de compléments ali-
mentaires destinés à optimiser différentes fonctions et à
maximiser l’expression du potentiel génétique tout au long de
la carrière sportive du cheval. La compréhension de la varia-
tion de réponse aux nutriments en fonction du génotype
permet d’aller encore plus loin, en optimisant l’alimentation
pour chaque individu, afin de maximiser l’expression du
potentiel génétique tout au long de la carrière sportive du
cheval.
Avec les possibilités offertes par le séquençage NGS et la
réduction des coûts d’analyse, les études d’identification de
signatures alimentaires deviennent réalistes, mais suppo-
sent de disposer de populations expérimentales ayant une ali-
mentation contrôlée. La validation des résultats au niveau de
la population générale nécessitera une évolution impor-
tante des mentalités et se posera la question de la limite avec
le dopage.
CONCLUSION
La génomique permet l’acquisition de connaissances à une
échelle et à une vitesse qui révolutionnent les approches
scientifiques classiques. Ces connaissances et les avancées
technologiques concomitantes offrent de multiples perspectives
tant pour l’amélioration génétique des animaux que pour la ges-
tion des populations, la zootechnie ou la médecine vétérinaire.
Les applications sont encore embryonnaires chez le cheval, limi-
tées par l’insuffisance des recherches et des études de validation.
Cependant, ce domaine de recherche connaîtra indubitable-
ment un essor important au niveau international et aura des
conséquences sur les pratiques zootechniques et la médecine
vétérinaire.
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Des opportunités de marché existent dans le domaine de la
médecine vétérinaire, encore faudrait-il les saisir à temps et
contribuer à leur développement. Toutefois, ces applications ne
constituent en aucun cas une solution miracle. En particulier,
il faut garder à l’esprit que seule une petite part de la variabi-
lité des caractères complexes est due à la génétique. De plus,
la génomique ne remplace ni la mesure des performances, ni les
compétences zootechniques de l’éleveur, celles du praticien vété-
rinaire ou le savoir-faire du cavalier. Au contraire, elle peut per-
mettre de mieux valoriser ces compétences dans des dispositifs
intégrés.
Les outils génomiques deviennent accessibles et sont faciles à
coupler au contrôle de filiation. Des réflexions nationales sont
en cours dans d’autres espèces autour des infrastructures, du phé-
notypage fin et de la gestion centralisée des données. Des oppor-
tunités existent donc pour développer des projets ambitieux à
même de fédérer les principaux acteurs de la filière. En ce sens,
la filière équine dans son ensemble se trouvera prochainement
face à des choix stratégiques qui conditionneront son devenir.
L’enjeu est capital dans un contexte de compétition économique
internationale.
